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年代から50年代に遺伝情報の本体がDNAであることが複数の実験で明らかになった（Avery et al. 1944、
Hershey & Chase 1952。中内 1997も参照）。そして、1953年にワトソンとクリックはDNAの二重らせんモ
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グは、2003年にポール・エベールらによって提唱された手法で、DNAの塩基配列情報を使って生物を同定
するものである（Hebert et al. 2003）。近年、PCRが普及すると同時に、DNAの塩基配列の決定（シークエ





結果とする（Hebert et al. 2003、神保ほか 2008、Krishnamurthy & Francis 2012）。この手法を用いるため
には、網羅的な配列情報のデータベースの構築やオンライン検索システムなどの生物種同定支援システム
の構築が必須である。現在、GBIFなどが中心になって世界的なレベルで標本や文献も含んだデータベー
スが構築されつつある（Speers & Edwards 2008。GBIFの詳細については菅原 2011）。日本国内ではJBIF
（Japan Node of Global Biodiversity Information Facility、地球規模生物多様性情報機構日本ノード）や
JBOLI（Japanese Barcode of Life Initiative、日本バーコードオブライフ・イニシアチブ）を中心にDNAバー
コーディングに関するプロジェクトが進行している［神保ほか 2008、星野ほか 2011。DNAバーコードデー
タベース（JBOL-DB）のサイトも参照］。DNAバーコーディングによる同定支援システムが利用できる生
物種はまだ限られているものの、同定支援システムの整備が世界中で進んでいる（Hebert et al. 2004、




EMBL/GenBank International Nucleotide Sequence Database Collaboration（INSDC）］を代表とするDNA
データベースに大量の塩基配列情報が蓄積されている。例えば魚類ではミトコンドリアゲノムのデータが










































et al. 2007、Frézal & Leblois 2008、Wong & Hanner 2008、Valentini et al. 2010、Jinbo et al. 2011、




























































































宝来 1997、Noonan et al. 2006、Green et al. 2006、篠田 2007、更科 2012）。今後、DNAを使った手法が考
古学全体やその他の分野に普及することで、新しい情報が得られることが期待される。例えば、スギの種
内で見られる現在の遺伝的構造が明らかになっている（Tsumura et al. 1996、2007； Tsumura & Tomaru 
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